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から入手した 13種の薬用植物の RNA-Seqデータを同様の方法により unigeneを構築した。さら
にゲノム配列が解読された代表的な植物 54種の遺伝子配列を加え、合計 117の植物種について
データベースの構築を試みた。そこで、約 220 万個の unigene と約 270 万個の遺伝子配列に対


























される。データベースに関する研究では、約 220万個の unigeneと約 270万個の遺伝子
配列に対してオルソログ解析とアノテーションを行い、属や科で共通な遺伝子を調べ、薬
用植物トランスクリプトームデータベースの構築に向けた準備を行った。これにより薬用
植物の有用成分の生合成経路の解明や有用遺伝子の検索など広く活用されることが期待さ
れる。発表者は自身で unigene構築などの解析手法を確立し、実データとの対応関係を見
出しており、自立して研究活動を行うに必要な高度の研究能力と学識を有していると判断
された。従って、提出された本論文は、博士（生命科学）の博士論文として合格と認め
る。 
 
